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AZƏRBAYCANIN MÜXTƏLİF BÖLGƏLƏRİNDƏ YAYILMIŞ YERLİ ALMA 
SORT VƏ YABANI FORMALARININ MOLEKULYAR-GENETİK TƏDQİQİ 

A.Ə.ƏLİYEVA 

AMEA Genetik Ehtiyatlar İnstitutu 

Məqalədə ilk dəfə olaraq DNT markerləri əsasında Azərbaycanın müxtəlif bölgələrində yayılmış yerli alma 
sortları və yabanı formalarının mövcud genetik müxtəlifliyinin — polimorfizminin qiymətləndirilməsi aparılmışdır. ISSR 
markerlərindən istifadə etməklə 45 alma genotipinin genetik müxtəlifliyi tədqiq edilmişdir. Öyrənilən genotiplərdə 5 
praymer üzrə 30-u polimorf olmaqla, ümumilikdə, 39 bənd sintez olunmuşdur. 

Açar sözlər: alma, genetik müxtəliflik, ISSR marker 


A lma cinsinə daxil olan növlər morfoloji əla¬ 
mətlərinə görə müxtəlif olub, dünyanın bir 
sıra ölkələrində becərilir və yabanı halındakı 
massivləri geniş əraziləri tutur. Bu cinsin müxtəlif 
qruplarına aid edilən növləri bitdiyi ərazilərdə mü¬ 
rəkkəb ekotip sistemləri, formaları və variasiyaları 
yarada bilirlər. Onun taksonlannın genetik təbiəti 
məhdud fenotipik əlamətlərə və fizioloji xassələrə 
əsasən tədqiq edilir. Məhz buna görə meyvə bitkilə¬ 
rində olduğu kimi, alma bitkisinin növlərinin mənşəi 
haqqında tam məlumat yox dərəcəsindədir. Bəzi bo- 
tanik-sistematik alimlərin mülahizələrinə görə, 
Malus cinsinə daxil edilən qrupların sayı azaldılma¬ 
lıdır [3, 4]. Buna səbəb kimi onlar əvvələr növ kimi 
təsvir edilmişlərin əslində növmüxtəlifliyi olduğu 
sübuta yetirilir. Malus cinsinə daxil olan növlərə ye¬ 
nidən baxış zamanı onların dəqiqliklə qruplaşdırıl- 
ması nəticəsində bu cinsin imkanlarının daha geniş 
olması sübuta yetirilir və seleksiyada onların istifa¬ 
dəsi asanlıqla mümkün ola bilir. Respublikamızın 
ərazisində yayılmış, morfoloji əlamətlərinə görə bir- 
birindən fərqlənən, ətraf mühitin əlverişsiz əlamətlə¬ 
rinə davamlı yabanı alma fonnaları, həmçinin uzun¬ 
müddətli saxlanmaya davamlı və yüksəkkeyfiyyətli 
qədim yerli alma sortları qiymətli genetik dəyişkən¬ 
liyin əsas mənbəyi kimi artırılmalı və qorunub saxla¬ 
nılmalıdır. Mövcud genetik müxtəlifliyin qorunub 
saxlanılması və gələcəkdə effektili istifadəsi üçün, 
ilkin olaraq, onların qiymətləndirilməsi və yayılma 
arelının təyini, identifıkasiyası, həmçinin respublika¬ 
mızda ilk dəfə olaraq PZR əsaslı ISSR markerlərdən 
istifadə etməklə, alma genotipləri arasında genetik 
müxtəlifliyin təyini tədqiqat işinin əsas məqsədidir. 

Tədqiqiatın material və metodikası 

Tədqiqat materialı olan 45 alma nümunəsindən 
20-si Quba-Xaşmaz bölgəsindən, 2-si İsmayıllı 


rayonundan və 23-ü Şəki-Zaqatala bölgəsindən 
götürülmüşdür (cədvəl 1). 


Cədvəl 1. 


Tədqiqatda istifadə olunmuş alma genotipləri 


N 

Nümunələrin adı 

Götürüldüyü yer 

N 

Nümunələrin adı 

Götürüldüyü yer 

1 

Cənnət alması 

Quba-Xaçmaz 

23 

Göy alma 

Şəki-Zaqatala 

2 

Şıxıcanı 

Quba-Xaçmaz 

24 

Novruz alma 

Şəki-Zaqatala 

3 

Neftçilərə 

hədiyyə 

Quba-Xaçmaz 

25 

Konfet 

Şəki-Zaqatala 

4 

Cır Hacı 

Quba-Xaçmaz 

26 

Yaylıq alma 

Şəki-Zaqatala 

5 

Qızıl Əhmədi 

Quba-Xaçmaz 

27 

Pişik baş 

Şəki-Zaqatala 

6 

Azərbaycan 

gözəli 

Quba-Xaçmaz 

28 

Bal alma 

Şəki-Zaqatala 

7 

Qara turş 

Quba-Xaçmaz 

29 

Qızıl Əhmədi 
(Şəki) 

Şəki-Zaqatala 

8 

Nöyüt alma 

Quba-Xaçmaz 

30 

Daş alma 

Şəki-Zaqatala 

9 

Sarı alma 

Quba-Xaçmaz 

31 

Yaqub alma 

Şəki-Zaqatala 

10 

Eyyubi 

Quba-Xaçmaz 

32 

Uzun sünni sinap 

Şəki-Zaqatala 

11 

Əkbəri 

Quba-Xaçmaz 

33 

Qarın tox 

Şəki-Zaqatala 

12 

Ağ çiçək 
(yabanı) 

Quba-Xaçmaz 

34 

Quş göz 

Şəki-Zaqatala 

13 

Yaşıl alma 

Quba-Xaçmaz 

35 

Həbəşi alma 

Şəki-Zaqatala 

14 

Nur alma 

Quba-Xaçmaz 

36 

Papaq alma 

Şəki-Zaqatala 

15 

Əlvan turş 

Quba-Xaçmaz 

37 

Şirvan 

Şəki-Zaqatala 

16 

Qırmızı çiçək 
(yabanı) 

Quba-Xaçmaz 

38 

Şör 

Şəki-Zaqatala 

17 

Mehdi cırı 

Quba-Xaçmaz 

39 

Muğal 

Şəki-Zaqatala 

18 

Ağ alma 

Quba-Xaçmaz 

40 

Nənəm alma 

Şəki-Zaqatala 

19 

Qırmızı zolaq 

Quba-Xaçmaz 

41 

Qış şafranı 

Şəki-Zaqatala 

20 

Qoz görən 

Quba-Xaçmaz 

42 

Amil 

Şəki-Zaqatala 

21 

Əlibəyli 

İsmayıllı 

43 

Zaqatala şafranı 

Şəki-Zaqatala 

22 

ismayıllı (yabanı) 

İsmayıllı 

44 

Daş dəmir 

Şəki-Zaqatala 




45 

Mürəbbə alma 

Şəki-Zaqatala 


Nümunələrdən Rocersin təklif etdiyi (1985) 
CTAB (setiltrimetilammonium bromid) protokolu 
əsasında DNT ekstraksiya edilmiş (Rogers and 
Bendich, 1985) [5], Nanodrop vasitəsilə (Thermo 
Scientifıc, 2000)qatılığı və keyfiyyəti təyin 
olunduqdan sonra PZR reaksiyasının aparılması 
üçün 50 nq/pl qatılığa qədər durulaşdırılmışdır. PZR 
reaksiyası 2pl lOx PZR buferi, 1 pl 50 mM MgCl 2 , 1 
pl 10 mM dNTP, 2 pl 10 pM praymer, 0.1 pl5U/pl 
Taq polimeraza və 2 pl 50 nq/pl DNT-dən ibarət 
olmaqla, ümumilikdə 20 pl təşkil etmişdir. 

PZR metodu ilə sintez olunmuş lokuslarm uzun¬ 
luğu və hər bir lokusa görə allellərin sayı müəyyən 
edildikdən sonra binar nömrələmədən istifadə 
olunaraq, hər hansı bir allelin nümunədə olması “1”, 
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olmaması “0” kimi qeyd olunmuşdur. Hər lokusdakı 
allellərin sayı (i), allellərin rastgəlmə tezliyi (Pi) 
hesablanmışdır. Polimorfizm polimorf allellərin 
sayını ümumi allellərin sayma bölməklə hesab¬ 
lanmışdır. Genetik müxtəliflik əmsalı (GM) Weyr 
düsturu (fonnul 1) əsasında hesablanmışdır [6]: 

GM = 1 — ^ ' . Pi (formul 1) 

burada p r i -ci allelin rastgəlmə tezliyidir. 

Tədqiqat işi AMEA Genetik Ehtiyatlar 
İnstitutunun Biotexnologiya şöbəsində aparılmışdır. 

Tədqiqatın nəticələri və müzakirəsi 

Uzun illərdir ki Azərbaycanda alma sortlarının 
identifıkasiyası onların morfoloji əlamətlərinə və 
meyvələrinin tərkibinə görə müəyyənləşdirilirdi. 
Lakin bu göstəricilər müasir elmin tələblərinə tam 
cavab vennir. Respublikamızda almanın molekulyar 
metodlarla identifıkasiyası bu günə qədər öyrənilmə¬ 
mişdir. Bizim tərəfimizdən Azərbaycanda yayılmış 
yabanı alma formalarının və yerli sortlann morfoloji 
metodlarla identifıkasiyası həyata keçirilmiş və onla¬ 
rın molekulyar-genetik metodlarla identifıkasiyası 
aparılmışdır. Bu məqsədlə, alma genotipləri üçün 10 
PZR əsaslı İSSR markeri ilə PZR reaksiyası qoyul¬ 
muş, bununla da 5 praymer üzrə tam monomorfluq 
müşahidə edilmiş və bu səbəbdən analizlər yalnız 
polimorf və aydın bəndlər verən digər 5 ISSR 
(cədvəl 2) praymeri ilə davam etdirilmişdir. 

Öyrənilən alma genotiplərində 5 praymer üzrə 
ümumilikdə 39 bənd (cədvəl 2) sintez olunmuşdur 
ki, bunlardan 30-u (73,34%) polimorf, 9-u (26,66%) 
isə monomorf olmuşdur. Loksa amplifıkasiya olun¬ 
muş fraqmentlərin sayı 6-11 arasında dəyişmişdir. 
Alınmış fraqmenrlərin uzunluq diapazonu 100-2000 
n.c. arasında dəyişir. Hər praymerə düşən bənd sayı 
7,8 ədəd təşkil etmiş. 


Cədvəl 2 

ISSR praymerləri ilə alma genotiplərində təyin olunmuş 
_ polimorfizm və genetik müxtəliflik ölçüləri 


Praymer adı 

Pray-mer 

ardıcıllığı, 

5'~3' 

Sintez olunmuş 
bəndlərin sayı 

Polimorf 
bəndlərin sayı 

Polimorfizm % 

Genetik 

müxtəliflik 

əmsalı 

UBC 812 

(GA) g A 

8 

6 

75 

0.85 

UBC 823 

(TC)sC 

6 

4 

66,7 

0.64 

UBC 855 

(AC) S YT 

11 

11 

100 

0.89 

UBC 868 

(AG)sYT 

6 

3 

50 

0,50 

IS 15 

(GA)sCG 

8 

6 

75 

0.78 

Ümumi 


39 

30 



Orta 


7,8 

6,0 

73,34 

0.73 








Ən çox amplikon sayı (11 ədəd) UBC 855 
praymeri ilə sintez edibniş, bunlardan hamısı yəni, 
11-i də polimorf olmuşdur. Ən az amplikon sayı isə 
UBC 868 və UBC 823 praymerlərində (6 amplikon) 


qeydə alınmışdır ki, bunlardan 3-ü polimorfdur. 
Polimorf bəndlərin sayı 3-11 arasında dəyişmiş, orta 
hesabla 6,0 ədəd təşkil edir. 

Cədvəl 2-dən göründüyü kimi, praymerlər üzrə 
polimorfizm göstəriciləri 50-100 % arasında dəyişir, 
orta polimorfizm 73, 34 % təşkil edir. 

UBC 855 ISSR praymeri abna genotiplərində 
ən yüksək polimorfluq göstərmiş, qeydə alman 11 
amplikondan 11-də polimorf olmuşdur və burada 
polimorfizm 100 % təşkil edir. Amplikonlann 
uzunluğu 100-400 n.c. arasında dəyişmişdir (Şək.l). 
Bu praymerlə 15 patem (bəndlərin kombinasiyası) 
əldə edilmişdir və bunlardan 7-si unikal patem 
olmuşdur .Unikal bənd bir nümunədə yəni 15 №-li 
(Əkbəri) genotipdə ~ 400 nc müəyyən edilmişdir. 

İS 15 praymeri ilə sintez olumnuş ümumi 
bəndlərin sayı 8, polimorf bəndlərin sayı isə 6 
olmuşdur. Fraqmentlərin uzunluğu 100-500 n.c. 
arasında dəyişmişdir. Bu praymerlə 9 fərqli patem 
əldə edilmişdir. Bunlardan 2-si unikal və 2-si nadir 
patem olmuşdur. Unikal bənd - 5 nümunədə ~ 400 
n.c.və 3 nümunədə ~ 420 n.c. nadir allelə rast 
gəlinir (Şək. 2). 



Şəkil 1. UBC 855 ISSR praymeri ilə sintez olunmuş DNT 
fraqmentləri _ 


1 2 3 4 5 6 7 8 23 24 25 26 27 2B 29 30 19 20 21 22 13 11 45 16 9 


.;„::bsSs“üh "i>: SİHİäIIII -Ш !■! 3 


Şəkil 2. IS 15 ISSR praymeri ilə sintez olunmuş DNT 
fraqmentləri 

UBC 812 ilə qeydə alman 8 amplikondan 6-sı po¬ 
limorf olmuşdur. Polimorfizm 75 % olmuşdur. Fraq¬ 
mentlərin uzunluğu 400-1500 n.c. arasında dəyiş¬ 
mişdir. Bu praymerlə 6 fərqli patem əldə edilmişdir. 
Unikal bənd və patem müəyyən edilməmişdir. 

UBC 823 praymeri ilə sintez olunmuş 6 
amplikondan 4-ü polimorf olmuşdur. Polimorfizm 
66,7 % olmuşdur. Fraqmentlərin uzunluğu 600-2000 
n.c. arasında dəyişmişdir. Bu praymerlə 3 fərqli 
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patem əldə edilmişdir. Unikal bənd və patern 
müəyyən edilməmişdir. 

UBC 868 praymeri ilə sintez olunmuş 6 ampli- 
kondan 3-ü polimorf olmuşdur. Polimorfizm 50 % 
olmuşdur. Fraqmentlərin uzunluğu 400-1500 n.c. 
arasında dəyişmişdir. Bu praymerlə 3 fərqli patern 
əldə edilmişdir. 4 №-li genotipdə (Cır Flacı) unikal 
patern müəyyən edilmişdir. Unikal bənd müəyyən 
edilməmişdir. 

Müqayisə üçün digər tədqiqatlara baxsaq, Aydın 
Uzun və əməkdaşları [1] Türkiyədə yayılmış 158 
alma bitkisinin genetik müxtəlifliyinin öyrənilməsi 
məqsədi ilə 15 ISSR markerdən istifadə etmişlər ki, 
təcrübə nəticəsində 111 fraqment sintez olunmuş, 
bunlardan 76-sı polimorf olmuşdur. Polimorfizmin 
faizi 25-100 % arasında dəyişmişdir. Ən yüksək 
polimorfliyi (CAA) 6 praymeri göstənnişdir. Ş. Fazeli 
və əməkdaşları İranda becərilən 25 alma genotipin- 
dən 10 ISSR markeri ilə ümumilikdə 123 bənd sin¬ 
tez etmiş. Bunlardan 105 bənd polimorf, digər 8 
bənd monomorf olmuşdur. Polimorfizmin faizi 85 
%-dir. Genetik oxşarlıq indeksi 0,31- 0,70 arasında 
dəyişmişdir [2]. 


Hər bir ISSR praymeri üçün polimorfluq ortala- 
ma olaraq 6.0 olmuşdur. Alma genotipləri üzərində 
apardığımız tədqiqatda, həmçinin hər bir ISSR loku- 
su üçün genetik müxtəliflik (GM) əmsalı hesab¬ 
lanmışdır. Genetik müxtəliflik əmsalının səviyyəsi 
0.50-0.89 arasında tərəddüd etmiş, ortalama olaraq 
0.73 vahid olduğu müəyyən edilmişdir. Genetik 
müxtəliflik əmsalının ən yüksək qiyməti (0,89) UBC 
855 və (0,85) UBC 812, orta qiyməti (0.78) IS 15 və 
(0,64) UBC 823 praymerlərində, aşağı qiymət isə 
(0,50) UBC 868 praymerində aşkar olunmuşdur. 

Beləliklə, aparılmış tədqiqat işində ISSR marker- 
lərindən istifadə etməklə, alma nümunələrində gene¬ 
tik müxtəliflik tədqiq edilmişdir. Alma kolleksiya¬ 
sında 5 praymerə görə GM-in yuxarı qiyməti, həm 
ISSR markerlərin effektivliyindən, həmçinində öyrə¬ 
nilən kolleksiyanın genetik baxımdan çox çeşidli ol¬ 
masını deməyə əsas verir. Həmçinin, tədqiqatda isti¬ 
fadə olunan ISSR praymerlər arasında ən çox UBC 
855, ondan azacıq fərqlənən UBC 812 və IS 15 al¬ 
ma kolleksiyasında polimorfızm-genetik müxtəlifli¬ 
yin analizi üçün daha effektli hesab edilə bilər. 
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Молекулнрно-генетические исследованин местных сортов и диких форм иблони 
распространенных в различных регионах Азербаиджана 

А.А.Алиева 

Впервые в статве проведена оденка генетического разнообразил-полиморфизма местных сортов и форм лблони, 
распространенных в разных регионах Азербаиджана на основе ДНК-маркеров. Исследовано генетическое разнообразие 45 
генотипов лблони с исполвзованием ISSR маркеров. В делом, с лримедением 5-ти лраимеров, было синтезировало 39 
амдликонов, из которых 30 оказалисв долиморфными. 

Кточевые слова: лблот, генетическое разнообразил, ISSR маркер 


Molecıılar-genetıc research of local varıetıes and forms of apple 
dıstrıbuted ın dıfferent regıons of Azerbaıjan 

A.A.Alieva 

In the article for the first time, the genetic diversity-polymorphism of local varieties and forms apple, spread in different 
regions of Azerbaijan on the basis of DNA markers, was assessed. The genetic diversity of 45 apple genotypes was studied using 
ISSR markers. In general, with the use of 5 primers, 39 amplicons were synthesized, of which 30 were polymorphic 
Key words: apple, genetic diversity, ISSR markers 
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